








An Analysis of Characteristics of the Genetic Algorithm 
in Application to the Knapsack Problem 
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(Received Feb. 28， 1994) 
Genetic Algorithm(GA) is an innovative search algorithm based on natural phenomena evolu-
tion， whose main advantages lie in great robustness and problem independence. Among al the 
algorithms used in the field of optimization problems， GA isquite successful one. In this paper 
we study the genetic operators， i.e.， crossover， mutation， selection， etc.， for the knapsack prob-
lem. In order to yield good results， we make use of the informations of the non1iving genes which 
are produced in the genetic operations by designing the fitness functions for nonliving genes. We 
discussed the relatationship between the results obtained and the fitness function for nonliving 
genes. In addition， toexamine the evolutionary states we introduce an expression for the variety of 
chromosomes in the population， and propose a heuristic mutation operator based on the analysis 
of the relation between the strict solution and the ratio valt吋weight.
1 はじめに















































ザックにその荷物を詰めるかどうかで、対応する遺伝子座に遺伝子0または 1を割り振る O したがっ
て、遺伝子型としての染色体は長さがNの0と1の並びであるピット列となる。例えば、荷物の数
















とする C 制限重量を越えた致死遺伝子に対しては、適応度は0とする O 各個体は適応、度に応じて生き
残り選択され、残りは淘汰されて、遺伝子プールのサイズは初期集団と同じサイズ Kとなる O さら
に、本研究では、エリート保存戦略も用いている。これは、遺伝子操作前の集団中で最大の適応度を












































































































た解とする o よって、 100回の試行により 100個の解が得られる。その 100個の解中で、最も良い解





荷物数 25 50 100 150 25 50 100 150 
厳密解 9923 21381 42993 66138 9923 21318 42993 66138 
best1 9923 21214 40605 60280 9923 21025 40638 59273 
best2 9923 20939 40440 59979 9923 21017 40187 59106 
best3 9923 20910 40212 59927 9923 20925 39910 59075 
best4 9923 20853 40134 59832 9923 20899 39854 58922 
best5 9923 20851 40131 59663 9923 20866 39778 58991 
worst1 9448 19252 37153 54411 9364 18650 37318 55435 
worst2 9466 19292 37481 54578 9368 19468 37322 55517 
worst3 9515 19464 37500 54582 9428 19542 37419 55574 
worst4 9522 19592 37600 54638 9440 19546 37518 55767 




























荷物数 1 50 
best 1 20991 
worst 1119588 




























・方法 1:直線型の重み付けによる評価法 11 =若手去Ce
-方法 2:自乗型の重み付けによる評価法 12 =市芳子Ce
-方法 3:LIMITとの差の逆数による評価法 f3=己WICe
・方法4:“0"評価法 14 =計ヨfcd
ここで、 ωe= l:f=l WiXi、Ce 乞?=1C42t、Cd= l:f=l ci(l -Xi)である o Wmは遺伝子の最大重量、
切fは制限重量LIMIT、XiとCiは前の定義と同じである o
方法 1では、遺伝子の価値の和だけを用いるのではなく、価値と重量との関係も重視し、なるべ
く制限重量に近いところの遺伝子の評価値が高くなるようにする D 方法 2では、重量の重みが大きく















-員〉FL乙F疋ι乙， 荷物の数 25 50 100 150 
厳密解 9923 21381 42993 66138 
厳密解の数 2 。 。 。
保留法 best 9923 21047 40177 59441 
αverαge 9553 19372 37025 54760 
厳密解の数 1 。。 。
淘汰法 best 9923 20669 39493 58632 
averαge 9425 19155 36707 54602 
“彼岸"で設定した四つの評価関数のどれが致死遺伝子を評価するのに適当かを確認するため実験
した結果を表4に示す。パラメータの設定は、荷物数が150個、各島の初期集団のサイズが150、他
の設定は上と同じである D なお、厳密解は 66138である o
この表から、探索結果が“彼岸"の評価関数に強く依存することがわかるD 評価関数として、自乗















する記号を決める O 記号の意味は次のようにである o
1… 各個体の遺伝子のうち 90%個以上が‘ 1'であり、厳密解と一致している
o… 各個体の遺伝子のうち 90%個以上が‘ 0'であり、厳密解と一致している
i… 各個体の遺伝子のうち 90%個以上が‘ 0'であり、厳密解と一致していない












































は世代が経過するにつれて非常に似かよってくることがわかる O 荷物数 25の場合は‘や‘ o
が、ほとんど現れないが、荷物数が多くなるにしたがって‘や‘ o が多く現れるようになる。


















ができる O 荷物数200の場合のように多様性が失われた時点で‘や‘ o がたくさんあると、以
後の世代でその数を減らすことはできても最終的にはいくつか残り、局所的な収束から脱却するのは
困難であるo‘i 'や‘ o があると必ずしも厳密解を得ることができないわけではないが、‘や
‘o があるということは、対応する遺伝子座の遺伝子が厳密解と異なる値に収束していることにな
るので、このような集団の状態からでは厳密解を求めるのは困難である。







































荷物数 50 11111…111111011111000000000" '00000 
このように荷物数に関係なくどの染色体も左端から 1、右端から 0が並び、 1と0の境のかなり狭い
範囲で 1と0が入り混じって並んでいる D そして、前節で説明した集団中の染色体の様子を表す記号
列を染色体と同じように遺伝子座を並べ変え、上の厳密解を表す染色体と照らし合わせると次のよう
になる o










40世代 111111*11111牢111牢11*1111110件 oOi*oO林 000事000*0*00*



































荷物数 50 100 150 200 50 100 150 200 
厳密解 1697 4006 6278 8474 1697 4006 6278 8474 
worst 1 1695 4006 6268 8465 1695 3994 6255 8438 
worst 2 1695 4006 6271 8465 1695 3995 6255 8443 
worst 3 1697 4006 6271 8465 1695 3995 6257 8445 
worst 4 1697 4006 6271 8466 1695 3995 6258 8445 
worst 5 1697 4006 6273 8466 1697 3995 6260 8446 
平均 1696.92 4006.00 6276.86 8470.10 1696.24 4001.40 6268.16 8459.02 
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